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O géneroPanicum é um género de plantas forrageiras da familia Poaceae com grande potencial
econdmico, amplamente utilizado na alimentacdo bovina. Dentre el@gniaum maximum,
também conhecido como capim-colonido, é o que tem maior destaque no Brasil, pgi@isge
potencial de producdo de matéria seca, pela sua facilidade de estabelecenentpla
adaptabilidade, além da boa qualidade da forragem. No entanto, ainda ndo ha estudos aprofundados
do seu genoma, que poderiam fornecer informacdes importantes sobre aplicacdesgrenalpot

para auxiliar no seu melhoramento. O objetivo deste trabalho foi buscar attavésalises de
bioinforméatica, genes de resisténcia ortélogos e exclusivos de trés esgéélanicum: Panicum
maximum, Panicum halli e Panicum virgatum, sendo os transcriptomas dos dois ultimos obtidos a
partir do download em um banco de dados online. O desenvolvimento do trabalho foi conduzido na
Universidade Federal da Grande Dourados (UFGD), e o transcriptonfardcum maximum foi
sequenciado e cedido pela Embrapa Gado de Corte. A busca dos genes ortdlogos foi feémpor

de uma andlise de similaridade realizada com o programa Diamond, que comparou O0s
transcriptomas das plantas ao PRGdb, um banco de dados de genes de resisténciaseenoenca
plantas, também disponivel online. Em seguida, os resultados obtidos foram inseridos em um
gréafico para melhor visualizacdo. 3461 genes de resisténcia a doencas ortotagogncontrados

pela andlise considerando e-value 0, ou seja, sem possibilidades da siaeaedsido encontrada

ao acaso. Além disso, foram encontrados 525 genes em comum &him&ximum e oP. virgatum;

337 genes em comum entréomaximum e oP. halli; 2220 genes em comum entréovirgatume

o P. halli; 538 genes exclusivos d& maximum; 1744 genes exclusivos dd virgatum e 626 genes
exclusivos doP. halli. Os principais dominios de resisténcia encontrados foram o LRR e TIR. O
alto niumero de genes de resisténcia ortélogos reflete o grau de proximideslasespécies, ja que

sdo todas do mesmo género. Os genes de referéncia exclusivos de cada uma s tespéc
grande valor de pesquisa e mercado, ja que o estudo e conhecimento desses genes podem se
utilizados tanto para melhor manejo da espécie, quanto para fornecer baseqarad®ramento,

e possibilitar o melhoramento uma das outras, cruzando os genomas ou trocandiagoseenes

de interesse por meio de engenharia genética.
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